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族与苗瑶和孟高棉族群共享高频单倍群 O3a3b － M7，而该类型在其他族群中极少发现，所以该类型应该是
苗、瑶、畲和孟高棉族群的祖先类型。潮汕畲族还受到周边客家人和潮汕人的影响。分子人类学证据支持
苗、瑶、畲同源说，同时也表明畲族与周边族群存在基因交流。
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据 2010 年人口统计数据，畲族总人口为 70． 86 万，主要分布在福建、浙江、江西、广东、安徽、湖
南、贵州等 7 个省份。浙江南部和福建东部是畲族集中分布的地区，其中，福建畲族人口为 37． 54
万，约占畲族总人口的 53% ; 浙江畲族人口 17． 8 万，约占畲族总人口的 25% ; 江西畲族人口 7． 8
万，约占畲族总人口的 11% ; 贵州畲族人口 4． 2 万，约占畲族总人口的 5． 9% ; 广东畲族人口 2． 7
万，约占畲族总人口的 3． 8% ; 湖南畲族人口 2 891 人，约占畲族总人口的0． 41% ; 安徽畲族人口

































































































持东夷说的学者认为，东夷中的徐夷崇敬犬，“莫徭”( 诞、蜒) 有崇拜犬( 盘瓠) 的习俗，今天的


































































































己的线粒体 DNA 传给子代，因此，线粒体严格遵守母系遗传规律。Y 染色体和线粒体 DNA 在代际
传递时能够保持相对稳定，不会发生遗传重组，由此可分别追溯母系和父系的远古历史。
现有的畲族遗传学相关研究大都是探索 Y 染色体和常染色体微卫星位点( STＲ) 多态性在法医学
















从父系 Y 染色体来看，畲族和苗、瑶族群关系紧密。如表 1 所示［34］，畲族中主流的 Y 染色体
单倍群是 O3a3b － M7，占 56． 85%，其次是单倍群 O2a1，占 35． 29%，也有少量的单倍群 O3a3c －









染色体单倍群 O3a3b － M7 在孟高棉语人群中也高频出现。蔡晓云等通过分析 Y 染色体单倍群
O3a3b － M7 的 STＲ 单倍型网络结构图发现，孟高棉族群的单倍型位于网络结构的中心位置，苗族、
瑶族和畲族族群处于孟高棉的外圈，而汉族、藏族出现在最外围，这说明该类型的 Y 染色体可能发
源于东南亚地区，而后经过一系列的瓶颈效应，导致其多样性减少，人群逐渐迁徙进入东亚，演化出
了现今的苗、瑶、畲族群［40］。在长江中游的大溪遗址采集的 5 000 年前的古人遗骸中，就发现有高
频率的 O3a3b － M7 单倍群，这一地区是古代苗、瑶祖先的主要聚居地，说明至少在 5 000 年前，这一
单倍群已经在古代苗、瑶祖先族群中高频存在了［41］。
























畲族 51 0． 00 0． 00 0． 00 1． 96 0． 00 0． 00 35． 29 0． 00 56． 86 5． 88 0． 00
苗族 58 8． 62 1． 72 3． 45 6． 90 0． 00 3． 45 6． 90 1． 72 36． 21 10． 34 20． 69
瑶族 60 1． 67 20． 00 0． 00 1． 67 20． 00 1． 67 1． 67 0． 00 48． 33 5． 00 0． 00
401
表 2: Y 染色体单倍群 O3a3b － M7 在汉族人群中出现的比例［34］［35］［36］［37］［38］［39］
人群 取样地 样本总数( 人) O3a3b － M7( % ) 人群 取样地 样本总数( 人) O3a3b － M7( % )
汉族 四川 14 7． 14 汉族 甘肃 60 0
汉族 新疆伊犁 32 6． 25 汉族 河北石家庄 14 0
汉族 云南会泽 66 6． 06 汉族 河南郑州 50 0
汉族 广东梅县 35 5． 71 汉族 辽宁大连 48 0
汉族 湖北武汉 18 5． 56 汉族 内蒙古赤峰 60 0
汉族( 客家) 福建长汀 148 4． 05 汉族 山东莱州 85 0
汉族 四川 63 3． 17 汉族 山东济南 100 0
汉族 江苏南京 100 2． 00 汉族 陕西西安 63 0
汉族 中国 165 1． 82 汉族 陕西礼泉县 27 0
汉族 上海 55 1． 82 汉族 新疆乌鲁木齐 51 0
汉族 中国南方 280 1． 79 汉族 安徽合肥 22 0
汉族 台湾 580 1． 55 汉族 广东广州 64 0
汉族 中国北方 82 0 汉族 广西田林 26 0
汉族 广东 15 0 汉族 湖南长沙 15 0
汉族 黑龙江哈尔滨 35 0 汉族 江西南昌 21 0
汉族 四川成都 34 0 汉族 云南昆明 27 0
汉族 甘肃兰州 30 0 汉族 浙江杭州 106 0
从 Y 染色体单倍群频率及共享 STＲ 单倍型的情况可以看出，畲族和周边族群存在普遍的基因
交流。Liu et al 发现潮汕凤凰山的畲族与潮汕客家人、潮汕人都有大量的 Y 染色体O3* － M122单
倍群，且在该单倍群 Y 染色体 STＲ 的网络图分析中，潮汕畲族的单倍型都是源自潮汕客家人和潮
汕人( 如图 2 所示) 。但潮汕客家人和潮汕人中并没有发现在畲族和苗族、瑶族中高频出现的 Y 染
色体单倍群 O3a3b － M7［42］，这说明潮汕客家人和潮汕人在父系层面并未受到畲族的影响。
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A New Approach to the Origin of She in the Perspective of Molecular Anthropology
LU Jia-ni1，2，WANG Chuan-chao1
( 1． School of Social and Human Sciences，Xiamen University，Xiamen 361005，China;
2． School of International Tourism Culture，Guizhou Normal University，Guiyang 550001，China)
Abstract: The She people is one of the ethnic minorities in the south of China． The academic circles have been arguing
about the origin of She and its relationship with the surrounding ethnic groups，especially Miao and Yao． It can be summa-
rized as follows: Wulingman theory( “Miao，Yao，She homology theory”) ，Dongyi theory，Henan Yi theory，Yue descent theo-
ry and Nanman descent theory． Say，Fujian descendants and pluralism． From the analysis of genome-wide microarray data，
the She，Miao and southern Han nationalities have genetic similarities． From the paternal Y chromosome，she and Miaoyao
and Khmer Mongols share high frequency haplotype O3a3b-M7，which is rarely found in other ethnic groups，so this type
should be the ancestral type of Miaoyao She and Khmer Mongols． She people in Chaoshan are also influenced by the Hakkas
and Chaoshan people around them． Molecular anthropological evidence supports the homology of Miao，Yao and She，and al-
so indicates that there is gene exchange between She and its surrounding populations．
Key words: She People; Ethnic Origin; Y Chromosome; Molecular Anthropology
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